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Laburpena: Nahiz eta genomak eta transkriptomak sekuentziatzeko metodo berriak 
garatu diren, ingurune urtarreko organismo askoren sekuentzia ez dugu ezagutzen 
oraindik. Teleosteoen kasuan, kladoaren dibertsitate handia kontuan harturik, ezagu-
tzen ditugun arrainen %0,2aren genoma besterik ez da sekuentziatu edo sekuentziatze 
asmotan dago. Artikulu honek beraz, helburu modura hartu du gaur egun teleosteoen 
sekuentzia genomikoei/transkriptomikoei buruz DNA-RNA datu-baseetan dagoena la-
burbiltzea, bai eta informazio honen jakintzak dakartzan onurak indartzea ere.
Hitz-gakoak: arrainak, sekuentziazioa, ingelesezko next generation sequencing 
(NGS), genoma, transkriptoma, ingelesezko digital gene expression (DGE).
Abstract: Although new genome and transcriptome sequencing techniques have been 
developed, sequence of most aquatic organisms is still unknown. In teleosts taking into 
account the high diversity of this clade, barely the 0.2% of teleost genomes has been se-
quenced or are at least planned to be sequenced. Thus, the aim of this article is to sum-
marize the teleost genome/transcriptome sequence information available in DNA-RNA 
information reservoirs, as well as, to highlight the importance of using this knowledge.
Keywords: fish, sequencing, next generation sequencing (NGS), genome, transcrip-
tome, digital gene expression (DGE).
1.  ARRAINEN GENE-KODEAREN EZAGUTZA: EGOERA 
ETA ERABILPENAK
Arrainen taldeak 28.000 mila espezie inguru zituela estimatu zen 
2006. urtean [1]; gaur egun ordea, 32.800 espezie aurki daitezke FishBase 
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datu-basean, ugaztunek eta hegaztiek osatzen duten espezie kopuruaren 
bikoitza, alegia [1]. Aniztasun hori DNA/genoma mailan ere islatzen da, 
arrainek heterogenitate handia erakusten baitute DNA mailan, esaterako, 
DNA kantitatean [2], ploidia mailan, genomaren egituran [3], bai eta GC-
tan aberasturiko genomaren segmentuen antolaketa mailan ere [4]. Berriki, 
DNA eta RNA mailako ikerketak egiten hasi eta asko ugaritu dira arraine-
tan, besteak beste, eboluzioa, populazioen genetika, ekotoxikologia, akui-
kultura zein arrantza bezalako arloetan.
Garai batean, arrainen gene-kodea ezagutzeko erabiltzen ziren mo-
lekula mailako teknikak, Sanger sekuentziazio metodoaren [5] automa-
tizazioan oinarriturik zeuden. Baina 2002. urtetik aurrera, Sanger meto-
doan oinarriturik ez zeuden beste teknika batzuk sortu ziren, ondorengo 
belaunaldiko sekuentziazioa (NGS) edo eta 2. sekuentziazio-belaunaldi 
gisa ezagutzen diren teknikak, hain zuzen ere. Teknika hauek DNA pa-
raleloki eta masiboki sekuentziatzea ahalbidetu zuten, pirosekuentzia-
zioa eta ingelesezko «Massively parallel signature sequencing» izeneko 
(MPSS; Lynx Therapeutics, Hayward, USA) metodoak erabiliz. Pirose-
kuentziazioak DNAren ekoizpenean sortzen diren pirofosfatoak neurtzen 
ditu, eta 1988. urtean garatutako teknika izan arren [6], ez zen ospetsu egin 
2002. urtean MPSS teknikarekin uztartu zen arte [7]. Konbinazio honi es-
ker, Sanger metodoarekin, 1200 base pareko sekuentziak lortzetik, luzera 
ezberdinetako milaka edota milioika sekuentzia lortzera iritsi ginen. Hala 
ere, metodoa ez zen 2005. urtera arte merkaturatu, 454 Life Sciences ize-
nekoaren eskutik (http://www.454.com, Roche Applied Science, Penzberg, 
Germany). Teknologia 3 pausu nagusitan gauzatzen da: DNA-liburutegia-
ren prestakuntza, sekuentziazio irudiak atzematea, eta datuen analisia. On-
doren, hiru pauso hauen teknika-konbinazioek beste metodo batzuei ateak 
irekiko zizkien, besteak beste, Illumina, Roche, eta Nanopore [8].
Beraz, NGS metodoek Sanger metodoa alboratu egin zuten, eta azke-
neko hamarkadan edozein organismoren sekuentziaren datuak lortzeko 
gaitasuna esponentzialki erraztu zuten [9]. Horrela, 2012ko uztailean nu-
kleotido-sekuentzien datu-basean arrain hezurdunen bilaketa «Teleostei» 
terminoaren arabera burutuz gero, 772.583 mRNA sekuentzia topa zitez-
keen, horietatik 70.591 erreferentzia-sekuentziak ziren (ref-seq). «Expres-
sion sequencing tag» (EST) sekuentziei erreparatuz gero ordea, 5.245.708 
sarrera zeuden, 5 espezie nagusitan banatuta: zebra arraina (Danio rerio), 
medaka arrunta (Oryzias latipes), izokina (Salmo salar), katuarraina (Ic-
talurus punctatus) eta amuarraina (Onchorynchus mykiss). 2 urte geroago 
ordea, bilaketa beraren emaitza ia hamar aldiz handiagoa da; hau da, guz-
tira 7.121.967 mRNA, 493.972 erreferentzia-sekuentzia eta 5.604.421 EST 
sarrera daude. Azken hauetan, ez da aldaketa nabarmenik egon aipaturiko 
bost espezie sekuentziatuenetan, eta beraz, 360 mila sekuentzien sarreraren 
emendioa arrain espezie berrietan gertatu da.
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Bi urteotan gertatutakoak ondo laburtu eta islatzen ditu azken hamarka-
dan genomika eta transkriptomikaren arloan gertatutakoak. Sekuentziazio-
rako teknika berriek nukleotidoen informazio iraultza ekarri dute, horrela, 
informatikaz eta ingeniaritzaz lagunduta, orduetako edo egunetako denbora 
tartean, gene-kode andana lor daiteke, eta horrek era berean, ahalbidetu du 
ezagunak ez diren espezieen informazioan sakontzea. Gainera, «Feedback» 
positiboaren ondorioz, zenbat eta informazio gehiago ezagutu, orduan eta 
homologia bidezko bilaketa eta diseinu egokiak gauzatzeko aukera handia-
goak sortzen dira eta ezezagunak diren espezieetan kidetasun bidezko iker-
ketak ahalbidetzen dira.
Lan honek helburu modura du gaur egun, datu-baseetan aurki ditza-
kegun arrainen sekuentzien gaineko molekula mailako informazioa labur-
biltzea, sekuentziatuta dauden genoma/transkriptometatik sekuentziatzear 
daudenetara joanda.
2. ARRAINEN GENOMA DATU-BASEETAN
Genomen GOLD datu-baseak (www.genomesonline.org) 2014ko maia-
tzean azaldu zuen, bukatutako 9.191 eukariota-genomaren egitasmoetatik, 
933 kordatuei zegozkiela. Bertan, ≈60 bukatuta edo bukatzear zeuden arrai-
nen genomaren sekuentziazio-egitasmoak ziren (NCBI datu-basean «acti-
nopterygii» gisa bilaketa eginez, 56 emaitza). Datuok, gnaostomatuen kla-
seak, zehazki aktinopterigio kladoak, duen dibertsitate handiarekin alderatuta 
arrainen inguruan dagoen informazio-urritasuna begibistan geratzen da.
Filogenian atzera eginez, berezitasun primitiboak dituzten ornodune-
tan, Agnato taldean, itsasoko lanproiaren (Petromyzon marinus) genomaren 
lehenengo antolaketa 2013an bukatu zen [10]. Urte berean iragarri ziren 
GOLDen, bai , Lanproi japoniarraren (Lethenteron japonicum) genomaren 
lehen antolaketa [11], bai eta Artikoko lanproiaren (Lethenteron camtscha-
ticum), genoma-proiektua (PRJNA192554). Filogenian aurreratuago da-
goen kondriktie Australiako marrazo mamua (Callorhinchus milii) ere 
sekuentziatu dute dagoeneko [12]. North East Cyberinfrastructure Consor-
tium izenekoek «Kanadako arraia» arrainaren (Leucoraja erinacearen) ge-
nomaren lehenengo antolaketak aurkeztu [13, 14] eta mielga pikart (Squa-
lus acantias) espeziearen genoma-proiekturako ildoak plazaratu dituzte.
Horrela, kondriktioen inguruko genoma-proiektuak eta sekuentziatu-
tako genoma guztiak batuta, duela gutxi argitaratu dute SkateBase deritzon 
datu-basea (http://skatebase.org) [15], orain arte lortutako kondriktie ge-
noma datuak biltzen dituena.
Teleosteoei dagokienez, sekuentziaturiko lehenengo genoma, 2002an 
plazaratu zen eta Takifugu rubripres arrainarena da [16]. Bi urte geroago, 
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ur gezetako Tetraodon nigroviridis arrainarena plazaratu zen [17]. Bi 
arrain espezie hauek dute ornodunen artean ezagutzen den genomarik txi-
kiena, gizakiarena baino 7 aldiz txikiagoa.
Beraz, T. rubripres eta T. nigroviridis eredu ezin hobeak bilakatu dira, 
ornodunen genomaren eboluzioa, eta ondorioz organismoen eboluzioa 
ulertzeko. Gaur egun ere, kondriktiekin batera, eboluzioa aztertzeko era-
bili ohi dira [13-17]. Biek ornodunen genoman horren arruntak diren DNA 
errepikak, edo orokorrean deituriko DNA zaborra falta dute. Ezaugarri ho-
nek, gene sekuentzien analisia zein geneen gune erregulatzaileen bilaketa 
errazten ditu. 10 urte ondoren, tetraodonen genoma plazaratu zuen insti-
tutu berak, Genome Institute izenekoak, ezagutzera eman du amuarrainaren 
(Onchorrynchus mykiss) genoma (1. taula); lan horretan, gainera, salmoni-
doen eboluzioaren esparruan ekarpena egiten dute, eta diploidia prozesua-
ren oinarriak ikertzen ari dira [18].
2014ko abenduan, Ensembl genomen datu-basean (http://www.
ensembl.org/index.html) plazaratua duten beste teleosteo batzuk hu-
rrengo hauek dira: medaka (Oryzias latipes) [28-29], bakailaoa (Gadus 
morhua) [30], kolekantoa (Latimeria chalumnae) [31], hegoaldeko «pla-
tifish» arraina (Xiphophorus maculatus) [32-33], espinosoa (Gasterosteus 
aculeatus) [24], Niloko tilapia (Oreochromis niloticus) [26], Mexikoko te-
tra arraina (Astyanax mexicanus) [34], musker arraina (Lepisosteus ocula-
tus) [35], Amazoniako molia (Poecilia formosa), eta zebrarraina (Danio re-
rio) (1. taula). Hauez gain, 2014ko urrian, NCBIko «Genome» datu-basean 
bilaketa eginez gero, urte batetik besterako genoma berriak eta antolaketa 
egoera ezberdinetan argitaratutako genomak ezberdindu daitezke . Guz-
tira, 45 sarrera-espezie aurki daitezke , 39 espeziek osatua; hauetako ba-
tzuk behin baino gehiagotan sekuentziatu dira, adibidez, D. rerio (1. taula). 
Amaitzeko bidean dauden beste hainbeste proiektu ere badaude, besteak 
beste, katuarrainaren (Ictalurus punctatus) geneen antolaketa eta mapa-
keta, Auburn University eta USDA-ARS Catfish Genetic Research Unit 
izenekoaren eskutik (http://www.catfishgenome.org/cbarbel/) [36]. Hauek, 
katuarrainaren genoma eta beste 4 arrain ereduren genomak konparatu zi-
tuzten, eta ondorioztatu zuten katuarrainaren genoma eta zebrarrainarena 
direla antzekoenak [36].
Azkenik, gogoratu beharra dago Beijing Genomics Instituteko 10K lan-
dare eta animalien genoma sekuentziatzeko proiektuari esker (BGI; http://
www.genomics.cn), arrain espezie berrien genoma hemendik gutxira irakur 
daitekeela . Proiektu honek xede modura hartu du ekonomikoak eta zien-
tzia munduan interesgarriak diren espeziak sekuentziatzea, hau dela eta, 
eredu ez diren arrain espezie ugari proposatu dira [37]. Horrela, Bernardi 
eta kolaboratzaileek, 2012 BGI-10K proiektuan sekuentziatzen ari diren eta 
dagoeneko sekuentziatuta dauden arrainen genomak laburbilduta 100 arrain 
espezieren genomaren sekuentziazio posiblea argitaratu zuten [36].
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3. TRANSKRIPTOMA
Zelulan, une jakin batean, gertatzen den gene-adierazpen multzoari 
transkriptoma deritzo, eta hau aldatzen doa zelulaz zelula, ehunez ehun, 
indibiduoz indibiduo, zein espeziez espezie. Aldaketa hauek guztiak ze-
lularen, ehunaren, organismoaren, eta espeziearen barneko zein inguruko 
aldagaiek zehaztuko dituzte. Aldagai horiek aztertu eta zehazteko helbu-
ruarekin, transkriptomaren sekuentziazio saiakera ugari egin dira arrainetan 
eta ondorioz, emendatuz joan da espezie bakoitzaren mRNA sekuentzia ez-
berdinen kopurua zein berauen gaineko informazioa.
Aurretik esan bezala, sekuentziazio masiboen aurretik, beste sekuen-
tziazio metodo batzuk egon dira, besteak beste, ESTak sekuentziatzeko 
programak, klonazioan eta Sanger sekuentziazio metodoan oinarritzen di-
renak. Honela, NCBI datu-baseko EST sekuentzien atalean, 2014ko mar-
txoan, «actinopterygii» terminoa bilatuz gero, 5.612.243 sarrera lortzen 
ziren, lehenengo hamar arrain espezieen sailkapena hurrengoa izanik 
(parentesien artean EST kopurua adierazi da): Danio rerio (1.488.339), 
Oryzias latipes (666.891), Salmo salar (498.245), Ictalurus puncta-
tus (354.516), Oncorhynchus mykiss (287.565), Gasterosteus aculeatus 
(277.051), Pimephales promelas (258.504), Gadus morhua (257.218), As-
tyanax mexicanus (189.864), Ictalurus furcatus (139.475). Datuok, hezur-
dun arrainei buruz NCBIn dagoen EST informazio guztiaren %79a osatzen 
dute. Gainontzekoa, 119 espezieren artean banatuta dago. Honek, agerian 
uzten du berriro arrainen talde ezberdinetan dagoen informazio eskasa, mi-
lako 4a. (1. irudia).
EST sekuentzia hauek guztiak, proiektu ezberdinak direla medio lortu 
dira. Adibidez, Pleurogene® deritzon nazioarteko proiektuan, Senegaleko 
mihi-arraina [38] eta Atlantikoko halibutaren, Hippoglossus hippoglos-
sus, [39] ESTak sekuentziatu ziren. Norbegian, halibutaren egun bateko larba 
eta heldugabeen EST sekuentziazioa egin zen, eta beraz, lorturiko sekuen-
tziak garrantzitsuak izan ziren garapeneko edo eta amarekiko espezifikoak 
ziren transkriptoak identifikatzeko [40]. Amuarraina eta izokinari dagokie-
nez, bi espezie hauen ESTen datu-base bat plazaratu zen (http://genomica-
salmones.dim.uchile.cl/; [41]). Bestelako espezieentzat, batez ere, arrantzan 
zein akuikulturan garrantzitsuak diren espezieentzat, badira EST sekuentzia-
tze-programak, besteak beste, honelako espezieentzat: urraburua —Sparus 
aurata— (Birdgemap project, www.bridgemap.tuc.gr/index.htm [42]), lupia 
—Dicentrachus labrax— (BassMap project, www.bassmap.org and [43]), 
bakailua —Gadus morhua— (Codgene project, http://codgene.ca), katua-
rraina —Ictalurus punctatus— [44], Japoniako platuxa —Paralichthys oliva-
ceus— [45], eta erreboiluarentzat —Scophthalmus maximus— [46].
EST asko ingelesezko «Sustractive Supression Hybridization» (SSH) 
edota «differentialy displayed RT-PCR» (ddRT-PCR) tekniken bidez lortu 
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dira. Gaur egun, teknologia berriak sortu direlarik, ia alboraturik daude bi 
teknika horiek baina, oraindik ere haien inguruko lan ugari argitaratzen 
dira (2. taula). Adibidez, NCBIn argitaratutako azkeneko SSH liburute-
gia Carassius auratus karpa laranjarena da, 2014ko otsailean; lan horretan, 
karpa laranjak herpesvirus birusarekin zoldu zituzten, hildakoen eta bizirik 
iraun zuten karpen giltzurruneko transkiptomak elkarrekin konparatzeko. 
2010. urtean argitaratutako beste lan batean berriz (dbEST Id: 66996805), 
barne belarriko transkriptomaren aldaketa aztertu zuten, izokinak (Salmo 
salar) lurrikara baten soinuarekin estresatu ondoren. Teknika hauek era-
bilita, hainbat gai aztertu izan dira: zoldurak, soinu-estresak, elikaduraren, 
kutsatzaileen eta anoxiaren eraginak, organismoaren garapen-fase ezberdi-
nak, urtaroen aldaketak, eta beste hainbat (2. taula). Bestalde, SSH teknika 
erabiliz arrainetan argitaratu den azkeneko artikulua, (2014ko apirilak 25) 
Monopterus albus arroz-zelaietako aingira hermafroditari buruzkoa izan 
da. Lan honek, genero-aldaketan parte har dezaketen gene posibleak ze-
rrendatzen ditu [47].
1. irudia. NCBIko EST datubasean «Actinopterygii» bilaketa egin ondoren, 
arrainen ordenaren araberako EST sarrera kopuruen banaketa adierazita dago (ehu-
nekotan, %). Orden bakoitzaren ondoan, sarrera kopurua adierazita dago da paren-
tesi artean.
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2. taula. Estimulu ezberdinen eragina aztertzeko arrain espezie ezberdinetan 
egindako cDNA liburutegiak.
Espeziea Liburutegia Aldagaiak Erreferentzia
Anguilla anguilla SSH dimetilbenz[a]antrazenoa [48]SSH Gazitasunarekiko moldaera [49]





Carassius auratus gibelio SSH Immunitate-erantzuna [54]
Clarias batrachus SSH Hipoxia [55]
Chionodraco hamatus dd RT-PCR Cd [56]
Conger myriaster SSH Erantzun immunea [56]
Coregonus lavaetus dd-RT-PCR Benzo[a]pirenoa [58]
Cynoglossus semilaevis SSH Sexu-ezberdintasunak 59]
Cyprinidon variegatus dd RT-PCR Konposatu estrogenikoak [60-61]SSH Cd eta hipoxia [62]
Cyprinus carpio
SSH PFOS [63]
SSH Disrupzio endokrinoa [64]
SSH Erantzun immunea [65]
SSH dietako eta ur emariko Cd [66]
Dicentrarchus labrax SSH Zelaiko azterketa [67]SSH Gazitasunarekiko moldapena adaptazioa [68]
Epinephelus awoara SSH Erantzun immunea [69]
Epinephelus coioides SSH Erantzun immunea [70]
Fundulus heteroclitus
dd RT-PCR Zelaiko azterketa [71]
dd RT-PCR Antrazenoa [72]
SSH Artsenikoa [73]
SSH Pirenoa [74]
Gadus morhua SSH Jakia [75]
SSH Erantzun immunea [76-78]
Gasterosteus aculeatus SSH EE2, Cu eta di-benz(a,h)antrazenoa [79]SSH Dibenzantrazenoa, oestradiola [80]
Leporinus macrocephalus dd RT-PCR Sexu-ezberdintasunak [81]
Liza aurata SSH Zelaiko azterketa [82
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2. taula. (Jarraipena)
Espeziea Liburutegia Aldagaiak Erreferentzia
Micropterus salmoides
dd RT-PCR Estradiola [83]
dd-RT-PCR Paper-fabrika efluentea [84]
SSH Dihydrotestosterona, 11-ketotestosterona [85]
Onchorhynchus mykiss SSH Erantzun immunea [86-89]
Onchorhynchus tshawytscha SSH Erantzun immunea [90]
Oreochromis mossambicus SSH Estres-erantzuna [91]
Oreochromis niloticus dd RT-PCR Lindanoa [92]dd RT-PCR Sexu-ezberdintasuna [93]
Oryzias laetipes SSH TCDD [94]SSH Diazinona [95]
Osmerus mordax SSH Urtaeroen aldaketa [96]
Paralichtys olivaceus SSH Erantzun immunea [97]
Pimephales promelas SSH Estradiola [98
Pimephales promelas SSH RDX [99]
Platichthys flesus
SSH Adaptazioa [100]
SSH Pestiziden nahasketa [101]
SSH Cd [102]
SSH Toxiko-ereduak [103]
Plecoglossus altivelis SSH Erantzun immunea [104]
Pleuronectes americanus SSH Nonilfenola [105]
Pleuronectes platessa SSH EE2 [106]




SSH Zelaiko azterketa [110-111]
Pseudosciaena crocea SSH Erantzun immunea [112-113]
Salmo salar SSH Erantzun immunea [114]SSH Nonilfenola; tetraklorobisfenola [115]
Sarotherodon melanother SSH Gazitasunarekiko adaptazioa [116]
Solea senegalensis SSH Kutsatzaileak [117]
Sparus aurata
dd-RT-PCR Erantzun immunea [118-119]
SSH Erantzun immunea [120]
SSH Kutsatzaileak [121]
Triakis scyllia SSH Erantzun immunea [122]
Tursiops truncatus SSH Kutsatzaileak [123]
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4.  SEKUENTZIAZIO TEKNOLOGIA BERRIEN ERAGINA 
TRANSKRIPTOMIKAN
Gaur egun, sekuentziazio esparruan iraultza ekarri dute hainbat tekni-
kek: Roche 454 GS System®, Applied Biosystems SOLiD® System, Illu-
mina Genome Analyzer®, Helicos Heliscope®, Complete Genomics®, Pa-
cific Biosciences SMRT®, Ion Torrent edo Oxford Nanopore. Hauetako 
batzuk jada gutxi erabiltzen dira, baina haiei esker lortu da organismo uga-
riren molekula mailako informazioa. Horrela, ingelesezko «Sequence Read 
Archive (SRA)» NCBIko datu-basean NGS bidez lortutako emaitzen da-
tuak bildu dira. Bertan, 2014ko urrian, «Actinopterygii» terminoa bilatuz 
gero, 17.652 sarrera lor zitezkeen, eta haietatik, 3.922 RNA sekuentziazioei 
(RNA-seq) zegozkien. RNAseq-en artean, 21 arrain Orden ezberdin topa zi-
tezkeen (2. irudia) eta 241 espezie ezberdin (batzuk espezie hibridoak dira); 
horien artean gehienak Cyprinidontiforme ordenekoak dira. Aldiz, SRA 
emaitza gehien duen espeziea Cypriniforme ordenekoa da, Danio rerio ze-
brarraina; izan ere, arrain eredua da zientzian. Guztira, SRA bidez sekuen-
tziatutako espezie kopurua milako 7ra igotzen da, RNA sekuentziazioa mi-
lako 5a izanik. Nahiz eta arrain espezieen %40a Perciforme-ak izan, 3. dago 
NCBI SRA datu-basean espezie gehien dituztenen artean (2. irudia).
2. irudia. NCBIko SRA datu-basean 2014ko urrian RNA-datuen gaineko «Ac-
tinopterygii» arrainen banaketa. Ezkerreko grafikoan ikus daiteke arrainen Orden 
ezberdinen araberako espezie kopuruaren banaketa (%). Eskubiko grafikoan ikus 
daiteke ordea arrainen Orden ezberdinen araberako RNA sarrera kopurua.
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2008an argitaratu zen eredu ez den lehenengo arrainaren transkripto-
maren sekuentziazioa Rocheren 454 metodoari esker. Orduan, Micropte-
rus salmoides lupia beltzaren gibeleko eta gonadako transkriptoma sekuen-
tziatu zen [124]. Harrez geroztik, genomak eta transkriptomak tantaz tanta 
joan dira plazaratzen. 2009an, esaterako, gaztelerazko «licodes» arrainaren 
(Zoarces viviparus) gibeleko transkriptoma [125], eta poliploidea den Aci-
pes fulvescens esturoiaren gonadetako transkriptoma [126]. Beranduago, 
metodo bera erabiliz, sekuentzia andana plazaratu da (berriak aurkitzeko 
http://454.com/publications/); hauek dira espezieak, besteak beste: Fun-
dulus heteroclitus [127], Gadus morhua [128-129], Epinephelus coioi-
des [130], Anguilla rostrata [131], Poecilia reticulata [132], Kriptolebias 
marmotatus [133], Oplegantus fascinates [134], Eptatretus burger, Scy-
liorhinus torazame eta Polypterus senegalus [135], Coregonuss spp. [136, 
137], Perca flavescens [138], Sparus aurata [139-141], Scoptalmus ma-
ximus [142,143], Dicentrarchus labrax [144], Megalobrama ambly-
cephala [145], Anguilla anguilla (EeelBase, [146, 147]), Notothenia co-
riiceps, Chaenocephalus aceratus, eta Pleuragramma antarcticum [148], 
Astyanax mexicanus [149], Syngnathus typhle [150], Hippoglossus hippo-
glossus [151], Solea solea [152], Lota lota [153], Anguilla japonica [154], 
eta Engraulis encrasicolus antxoari dagokiona [155].
Orain gutxi arte azterketa hauen guztien helburua sekuentzien karak-
terizazioa/identifikazioa izan da, eta sekuentzia horietatik, gene-dentsitate 
handiko mikroarraiak garatu dira [124-125] geneen zeharkako kuantifika-
zioak egiteko. Baina teknologia aurrera doan heinean, sekuentziazio tek-
nika berriak eta hobeak ezagutzen doaz. Horrela, mikroarraiak alboratzen 
joan dira. Gaur egungo RNAren gaineko sekuentziazio zuzenak (RNA-
seq-ak) ahalbidetzen du gene sekuentzia bakoitza zenbat aldiz sekuentzia-
tuta dagoen zenbatzea/estimatzea, eta honi gene-adierazpen digitala, in-
gelesezko «digital gene expression» (DGE) deitu zaio. Teknika berriek, 
sekuentzia kopurua zenbatzeaz gain, hainbat abantaila gehigarri dituzte, 
besteak beste, sentikortasun handiagoa, RNA kodetugabea aztertzeko gai-
tasun handiagoa, transkripto berriak eta isoforma berriak detektatzeko 
ahalmena, zelula bakar baten adierazpena aztertzeko ahalmena, SNPen aur-
kikuntza, gene-mapaketa hobea, etab. [156-159].
Qian eta lankideek 2013ko RNAseq laburpenean azpimarratu be-
zala [160], RNAseq azterketa arrainetan berria da eta horren inguruko argi-
talpenak orain ari dira plazaratzen; izan ere, lehenengoak 2010-11 bitarte-
koak dira. Lan berean, Qian eta lankideek, 2013. urtera arte zeuden RNAseq 
bidezko kuantifikazio analisiak bildu zituzten, hurrengo arloei erreparatuz: 
prozesu fisiologikoak, akuikultura, uretako toxikologia, eboluzio-biologia, 
immunologia eta garapen-biologia. Hala ere, gaur egun ekotoxikologian ga-
rrantzia duten gaiak aztertzen dituzten lan gutxi argitaratu dira. Adibidez, 
F. heteroclitus arrainaren enbrioi eta larbetan eragiten diren efektu agonis-
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tak aztertu ziren hidrokarburo ariloen hartzailean [127]; horretarako gene-
profil jakin batzuk aztertu zituzten, eta elkarrekin alderatu zituzten bromuro 
poliklorinatuez kutsaturiko ingurune jakinean bizi ziren arrainen popula-
zioak eta kontrol gune batean bizi zirenak. Perca flavescens karpan ordea, 
agerian utzi zuten gibelak metal astunekin kutsaturiko ingurune batean ga-
ratzen duen erresistentzia [138]. Lan honetan, aztertu zuten kobre eta kad-
mio (Cu,Cd) tratamenduek, nola desorekatzen dituzten immunitate-sistema 
zein erretinol eta energia-metabolismoak. Horrez gain, RNAseq-ak, ahal-
bidetu zuen Cd kutsadura-gradienteak eragindako moldapena bidezko ebo-
luzioa aztertzea, eta horrela adaptaziorako gene-profilak identifikatu zi-
tuzten [138]. Oryzias melastigma itsasoko medaka arrainean ordea, azido 
perfluoroktanoiko (PFOA) kutsatzaile organiko pean gertatzen diren gene 
mailako aldaketak aztertu ziren DGE bidez eta ondorioztatu zuten PFOAk 
modu ezberdinean erregulatzen dituela enbrioien efektu neurologikoan, mi-
tokondrioen disfuntzioan eta proteina zein lipidoen metabolismoan parte 
hartzen duten geneak [161]. Bestalde, nitritoen kontzentrazio ezberdinek 
mutur zapaleko Megalobrama amblycephala bisiguaren gibelean eragin di-
tzaketen efektuak aztertu dituzte, eta estres oxidatiboa, hipoxia histotoxi-
koa eta zelularen hilkortasunarekin zerikusia duten geneak antzeman dituzte 
DGE bidez [162]. Landa-ikerketetak bilatu nahi izanez gero, aurkituko dugu 
lota arraina (Lota lota) toxikogenomika azterketa baterako erabili zela, me-
tal astunez gain, batez ere, brominaturiko sustantzia kimikoak dituen Mjøsa 
lakuan [153]. Ikerketa honetan, orain arte erdi alboratuta zegoen SSH libu-
rutegi teknikekin osatu zuten transkriptoma mailako ikerketa, eta horrela, 
DGE bidez karakterizatu zuten Lota lota arrainaren transkriptoma; bertan 
bereziki, ondorioztatu zuten kutsatzaileek eragindako hartzaile nuklearren 
bidezko transkripzioaren aktibazioa gertatzen dela, eta aktibazio horrek gi-
beleko estress oxidatiboa eragin dezakeela. Hala ere, egileek aldarrikatzen 
dute fenotipoaren eta analisi molekularren arteko harremana aurkitu behar 
dela [153]. Aldarrikapen hau beste hainbeste heda daiteke, adibidez metalen 
tolerantzia handia duten Salmo trutta populazioen esparrura. Horrela, ondo-
rioztatu dute aipaturiko gune horietan bizitzea baimentzen dieten bidezidor 
metabolikoak daudela baina ezin izan dute zehaztu benetako adaptazioa edo 
egoeraren aurreko erantzuna den, lotura bera aztertzea falta baita [163].
5. ETORKIZUNA ETA ONDORIOAK
Azaldu moduan, arrainen gene-kodearen ezagutza azken hamarkadan 
esponentzialki emendatu da. Orokorrean, arrainen genoma ezagutzeak la-
gundu diezaguke hainbat arlotan diharduten bidezidorrak ulertzen: garapena-
ren prozesu biologikoak, gaixotasunen disfuntzioak, immunitate-ezagutzak, 
elikadura, ingurumeneko aldaketen aurreko adaptazioa, ernalketa eta ebo-
luzioa [164].
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Informazio-oparotasun honek zenbat eta arrain familia ezberdin 
gehiago barneratu orduan eta eboluzioari buruzko informazio gehiago edu-
kiko da. Zenbat eta filogeniako hutsune gehiago bete, eta sekuentziatu, or-
duan eta errazago detektatuko dira eboluzio-presioagatik gertatutako fe-
nomenoak. Gaur egun, ikertzaileak, ekotoxikologoak batez ere, tematurik 
daude oso, estres fisiko-kimiko ezberdinek edota beraien multzoek arraine-
tan duten eragina zehazten, interes handikoa izan baitaiteke, akuikulturan 
eta ingurumen toxikologian. Baina kutsadura horrek eragin dezakeen pre-
sioaren ondorioz, populazioetan gertatzen diren gene-mailako adaptazio-al-
daketa ez dira aztertu. 2011. urteaz geroztik garatzen ari da joera berri hau. 
Garai batean, oztopo fisikoak izan ohi ziren soilik organismo bat adaptatu 
eta eboluzionatzea eragiten zutenak, baina gaur egun, jakin badakigu, oz-
topo horien artean kutsadura ere badugula; izan ere, nabarmen alda daiteke 
kutsaduraren eragina kilometro gutxi batzuetan edo medio batetik bestera. 
Beraz, «eboluzio-toxikologia» deritzon arlo berri hau kutsadurak eragin di-
tzakeen gene mailako aldaketetan oinarritzen da; populazioan nola barreia-
tzen diren aztertzen da, eta horrela, erresistentzia edo sentikortasuna gara-
tzen dutenentz zehazten dute.
Arrainen genoma eta transkriptomaren sekuentziazioek badakarte mo-
lekula mailako azterketetarako tresnak garatzea, hala nola, biomarkatzaile 
espezifiko berriak, edota mikroarraiak edo ingelesezko «digital gene ex-
pression» edo adierazpen digitalak. Hauek, besteak beste, ahalbidetuko 
dute ur-inguruko aldagai fisiko-kimikoek animalietan nola eragiten duten 
aztertzea, kuantifikatzea, eta ulertzea; era berean, aldaketek ekosisteman 
duten eragina estrapolatzen lagunduko digu. Arazo nagusi bat dago: ge-
ne-aldaketek adierazten dutena arrainaren osasunarekin uztartzen asmatu 
ezinik jarraitzen dugu. Hau da, behar-beharrezkoa da molekula mailan 
islatzen dena maila biologikoan esangarria ote den ikertzea. Era berean, 
zehaztu beharrekoa da RNAseq berrien emaitzek plazaratzen dituzten bi-
dezidorren erantzun-hipotesiek, ekotoxikologia, immunologia zein fisio-
logia-azterketetan fisiologikoki zein fenotipikoki garrantzia dutenentz.
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